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ElGszor is, szeretném megkodszonni Dr. Melika George opponensi munkajat, dolgozatommal
kapcsolatos észrevételeit, méltatd szavait, és hogy az értekezést nyilvanos vitdra javasolja.

A birdldm kérdéseire az aldbbiakban, pontokba szedve kivanok vélaszolni.

1. Taldn meg lehetett volna oldani egy egységes anyag és mddszer fejezet megirdsdt.
Ezdltal megteremteni egy nagyobb egységességet sugallo dolgozat képét.

Megértem opponensem véleményét az egységes mddszertani rész hianyaval kapcsolatban,
én magam is igyekeztem maddot taldlni erre, de végiil a dolgozatom jellegébdl adéddan az
egyetlen érthet6 és kovetheté megoldds az maradt, hogy az eredmények fejezet minden
egyes alfejezetéhez egy kilon anyag és moddszer szekciot tdrsitsak. Az aldbbiakban
részletezem, miért.

A dolgozatom témaja a taxondmiai dontéshozas egyes elemeinek automatizalasara szolgalé,
morfometrikus adatokon alapuld statisztikai lehetGségek fejlesztésérdl, illetve azok
gyakorlati alkalmazasardl szdl. Az eredményeim tdrgyaldsat tobb, egymadstdl lényegesen
eltér6 megkozelitést alkalmazd tudomdanyos munkan keresztil mutatom be, melyek koziil
kett6 kifejezetten moddszertani vonatkozasu, harom tovabbi pedig azok gyakorlati
alkalmazasat mutatja be konkrét taxonémiai projektek megvalésitasan keresztiil. Eme utobbi
fejezetek mddszertani bemutatdsdban az elsé6 két fejezet anyaga (melyek a sajat
eredményeimként sziilettek) tehat benne kell legyen.

Nem talaltam megfelel6en egységes mddot arra, hogyan lehetne 6sszevonni az anyag és
maddszer fejezeteket Ugy, hogy az ugyanugy relevans legyen a tisztdn maddszertani céllal
Osszeallitott 5.1 és 5.2 fejezetekhez, mint az azt gyakorlatban alkalmazé taxondmiai
munkakhoz (5.3-5.5 fejezetek). Ezért dontdttem ugy, hogy minden fejezet kap egy specidlis
anyag és moddszer alfejezetet. Ezzel véleményem szerint a dolgozat sokkal kovethet6bbé és
érthetGbbé valik. Nem, vagy ritkan okoz felesleges duplikacidt a mddszertani megkozelitések
fejezetenkénti targyaldsa, mivel a dolgozat fejezeteiként olyan témakat valasztottam, ahol a
NC-klaszterezés (lasd 5.2 fejezet) alkalmazhatdsagat fejlesztettem tovabb hozzdadott
particiondld algoritmussal (5.4 fejezet), vagy a populaciok egyedeinek méretnovekedésével
parhuzamosan jelentkez6 markdns allometrikus valtozdsai miatt jelentkez6 problémak
kikliszobolésére latunk egy példa-megoldast (5.5 fejezet). Ezeknél a munkdimnal a
madszertani atfedés nem olyan nagy mértékd, ami zavaré lenne.

2. Madasrészt a pdlydzo életmiivének bemutatdsdra hivatott dolgozat anyagdt déntéen a
karrierjének utolsé 6t évének termékei adjdak. Ismerve a jel6lt korabbi munkdssdgdt
(az MTMT adatbdzisa szerint minden évben 2-5 cikke jelent meg a kordbbi években is)
talan érdemes lett volna a kordbbi éveket jobban kiemelni.
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A doktori m(i valdban az elmult tiz évben elért eredményeire fokuszal, a hangysuly a doktori
fokozatom megszerzése utdni munkassagomon van, bdr taldlhatunk kitekintést a kordbbi
id6szakra vonatkozdan is. Azért dontottem igy, mert szerettem volna hangsulyosan
elkiiloniteni a doktori fokozat el6tti és utani id6szakot, ahogy az a Magyar Tudomanyos
Akadémia aktudlis kiirdsaban is — implicite — szerepel. Mdsrészt a doktori fokozatom
megszerzése utani id6szakban dontéen a mddszertani kérdésekre fdékuszaltam, ami
lehetdséget adott egy jol korilhatarolhatd dolgozat elkészitésére. Ezzel lehetéségem volt
palyafutdsom egy eredményekben gazdag periddusat jél 6sszefoglalni.

3. Miért irta a jel6lt, hogy nem filogenetikai mddszerrél van sz6? Lehet-e haszndlni a
kidolgozott mddszert filogenetikai betekintésre, és ha igen, akkor esetleg milyen
limitdcidkkal?

Az NC-klaszterezést alapvetéen egy taxondmiai dontéshozast segité moddszerként
definidlom. Erre lett kidolgozva, igy is lett publikdlva és az elvégzett tesztek sordn is erre
fokuszdltam. Filogenetikai alkalmazasat nem teszteltem. A filogenetikai dontéshozasra vald
alkalmazasat, tobbek kozott azért sem javaslom, mert fenetikus modszer Iévén — hasonldan
példaul sok mas mddszerhez, a PCA-hoz, vagy NMDS-hez — fligg a matrix elemeitdl, azaz, ha
Uj elemet adunk a bemend adatokhoz, a kapott mintdzat megvaltozik.

A masik ok, ami miatt nem javaslom a mddszerem filogenetikai hasznalatat, hogy arra a célra
rendelkezésre allnak nagyon jol m(ikodé molekuldris megkozelitések. Az integrativ
taxondmia olyan vizsgdlati stratégiat takar, amiben tobb, egymastdl jol elkiilonithetd
bizonyitékgyljtésbdl kialakuld megallapitast 6tvoznek. Az ilyen vizsgalatok leggyakrabban
molekularis és morfoldgiai elemzésekbdl allnak 6ssze. Egy jol kivitelezett morfoldgiai
vizsgdlatsor az integrativ taxondmia egyik adatsoraként a modern biodiverzitas kutatas
alapkoéve lehet, de véleményem szerint ehhez sziikség van arra, hogy a megkozelitések
madszertanat ne keverjik.

Végezetiil szeretném még egyszer megkdszonni opponensem részletes biralatat, fontos
észrevételeit és kérdéseit, és eddigi munkam pozitiv értékelését.

Budapest, 2019. 02. 11.
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